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Resumo – O objetivo deste trabalho foi estudar o controle genético da resistência à Cercospora sojina,
em populações segregantes derivadas do cruzamento entre as cultivares de soja Paraná e Bossier. Foram
avaliadas nos genitores e nas gerações F1, F2, RC1 e RC2 seis características das plantas associadas com
a doença: nota para infecção (NT); número de lesões por folíolo (NLF); diâmetro médio de lesão
(DML); porcentagem de área foliar lesionada (PAFL); número de lesões por cm2 (NLC) e índice de
doença (ID). A resistência da soja à cercosporiose comportou-se como um caráter quantitativo, e o
efeito gênico aditivo o mais importante. As influências sobre NT foram as seguintes: efeito aditivo
(62,05%), efeito da dominância (7,68%) e as interações epistáticas aditiva x aditiva, aditiva x dominante
e dominante x dominante (7,32%). O modelo aditivo-dominante foi suficiente para explicar as variações
somente nos caracteres PAFL e NLC. A influência dos efeitos das interações epistáticas variaram de
2,22% no caráter PAFL e em até 30,78% no caráter DML. O modelo genético aditivo-dominante é
satisfatório para explicar o comportamento da média das gerações em relação aos caracteres PAFL e
NLC. Entretanto, quanto a NT, NLF, DML e ID, o modelo aditivo-dominante-epistático é o mais
adequado.
Termos para indexação: Glycine max, epistasia, herança genética, mancha-olho-de-rã.
Genetic control of soybean resistance to race 4 of Cercospora sojina
Abstract – The objective of this work was to study the genetic control of resistance to frogeye leaf spot
in segregating populations derived from the cross between Paraná and Bossier soybean cultivars. The
progenitors and the F1, F2, RC1 and RC2 generations were evaluated for six plant characters associated
to the disease: infection grade (NT); number of lesions per foliole (NLF); average diameter of lesion
(DML); percentage of lesioned foliar area (PAFL); number of lesions per square centimeter (NLC) and
disease index (ID). Soybean resistance to frogeye leaf spot behaved as a quantitative character, and the
additive genic effect was the most important character. The influences on NT were the following:
additive effect (62.05%), dominance effect (7.68%) and additive x additive, additive x dominant and
dominant x dominant epistatic interactions (7.32%). The additive-dominant model was satisfactory to
explain the variations only of PAFL and NLC characters. The influence of the effect of epistatic
interactions varied from 2.22% for PAFL up to 30.78% for DML character. The additive-dominant
genetic model is satisfactory to explain the behavior of the average of the generations of PAFL and NLC
characters. However, for NT, NLF, DML and ID, the additive-dominant-epistatic model is more
adequate.
Index terms: Glycine max, epistasis, genetic inheritance, frogeye leaf spot.
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Introdução
A cercosporiose (Cercospora sojina Hara), tam-
bém conhecida por mancha-olho-de-rã, é uma das
principais doenças foliares da soja [Glycine max (L.)
Merrill]. Além das folhas, sementes, vagens e hastes
também podem ser infectadas. A incidência da do-
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ença depende das condições de desenvolvimento
da cultura (Akem & Dashiell, 1994), sendo favorecida
por ambientes quentes e úmidos (Sinclair & Backman,
1989).
Essa doença foi responsável por grandes perdas
de soja no Brasil, mas, atualmente, graças à utiliza-
ção de cultivares resistentes, está sob controle. Sua
ocorrência tem sido esporádica e está limitada ao
sul do Maranhão e norte de Goiás (Yorinori &
Klingelfuss, 1999). Os mesmos autores relatam que
o fungo apresenta grande variabilidade patogênica,
com 23 raças já identificadas no Brasil, e que novas
epidemias podem ocorrer.
Não há dados precisos sobre as perdas causadas
pela mancha-olho-de-rã no Brasil. Entretanto, deter-
minações de perdas, em parcelas experimentais e la-
vouras, em Londrina, PR, têm mostrado que os ní-
veis de danos em cultivares suscetíveis atingem de
10% a 32% (Yorinori, 1992). A influência da doença
na produtividade da soja é resultante da redução da
área fotossintética, do desfolhamento prematuro e
da produção de sementes danificadas e de má quali-
dade (Akem & Dashiell, 1994). Atualmente, no Bra-
sil, para se obter o registro de uma nova cultivar de
soja no órgão oficial, é obrigatório que ela apresente
resistência comprovada ao fungo.
O controle químico com fungicidas, além de caro,
não é o meio mais eficiente de controle da
mancha-olho-de-rã. O uso de cultivares resistentes
é o meio mais econômico e eficiente de controle.
O conhecimento da herança do caráter é fundamen-
tal para orientar os programas de melhoramento.
O objetivo deste trabalho foi estudar o controle
genético da resistência à Cercospora sojina, em po-
pulações segregantes derivadas do cruzamento en-
tre as cultivares de soja Paraná e Bossier.
Material e Métodos
O trabalho foi realizado em casa de vegetação com con-
trole de temperatura (28-34oC), no Departamento de
Fitotecnia da Universidade Federal de Viçosa, em
Viçosa, MG.
Foram avaliados, quanto à reação à C. sojina, raça 4, os
parentais Bossier e Paraná, as gerações F1 e F2 e o RC1
(F1 x Bossier) e RC2 (F1 x Paraná). As populações avalia-
das foram constituídas por 26 plantas, do genitor suscetí-
vel (Bossier), do genitor resistente (Paraná) e da geração
F1; 219 da F2; 56 da RC1 e 60 da RC2.
Com o objetivo de uniformizar as plântulas, a semea-
dura foi feita em bandejas de plástico, contendo areia como
leito de germinação, e, após a emergência, as plântulas
foram repicadas para vasos de plástico com capacidade de
3 L. O delineamento experimental foi o inteiramente
casualizado e cada planta contida em um vaso representou
uma repetição.
A população de C. sojina, raça 04, foi obtida na
Embrapa-Centro Nacional de Pesquisa de Soja, em Lon-
drina, PR. Sua multiplicação foi realizada em placas de
Petri contendo o meio de cultura suco de tomate sem tem-
pero (Superbom)-ágar, cujo preparo foi semelhante ao pre-
conizado para o meio V8-ágar (Veiga, 1973).
A obtenção, a multiplicação, a manutenção e o preparo
do inóculo foram realizados de acordo com método adota-
do por Veiga (1973) e Cordeiro (1986).
A inoculação do patógeno ocorreu quando as plântulas
apresentaram a terceira folha trifoliolada completamente
desenvolvida. Cada planta foi pulverizada com 10 mL de
uma suspensão de conídios contendo 40.000 conídios/mL.
Após a inoculação, os vasos permaneceram, por três dias,
sob umidade relativa de aproximadamente 100%. Vinte
dias após a inoculação, quando as plantas mostravam os
sintomas característicos da doença, foram avaliados os se-
guintes caracteres: a) Nota para infecção (NT), utilizando
a escala de notas visuais proposta por Ross (1968): 1,0: au-
sência de lesão; 2,0: presença de traços de lesões; 3,0: le-
sões de tamanho pequeno; 4,0: lesões de tamanho médio; e
5,0: lesões grandes. Na atribuição das notas, recorreu-se
ao esquema apresentado por Cordeiro (1986); b) Número
de lesões por folíolo (NLF): relativo à contagem no folíolo
mais infectado da planta; c) Diâmetro médio da lesão
(DML), em mm: com base na média das dez maiores le-
sões do folíolo mais infectado; d) Número de lesões por cm2
(NLC): número de lesões dividido pela área do folíolo;
e) Porcentagem da área foliar lesionada (PAFL): área foliar
lesionada (área média de lesão do folíolo mais infectado x
número de lesões/área do folíolo) x 100; f) Índice de doen-
ça (ID): número de lesões por folíolo (NLF) x diâmetro
médio de lesão (DML)2 (Veiga, 1973). As avaliações dos
itens b a f foram realizadas de acordo com método adotado
por Veiga (1973) e Martins Filho et al. (2000).
Os estudos genéticos sobre a herança da resistência da
soja à C. sojina, com base em médias e variâncias, foram
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realizados pelo método de Mather & Jinks (1984), utili-
zando o programa computacional GENES (Cruz, 2001).
Resultados e Discussão
A resistência à C. sojina apresentou-se como um
caráter quantitativo. As médias dos caracteres avali-
ados referentes às gerações F1 e RC2 posicionaram-
se próximas às do genitor resistente (Paraná), indi-
cando a dominância da resistência (Tabela 1).
As médias das gerações F2 e RC1 ficaram um pouco
mais distante das médias do genitor resistente, como
era de se esperar, pois em F2 há o efeito da segrega-
ção dos genes e em RC1 ocorre a expressão dos alelos
recessivos. Houve alta variância relativa em alguns
caracteres, como número de lesões por folíolo (NLF).
Uma possível explicação para essa alta variância
pode ser o fato das lesões coalescerem, o que difi-
culta a avaliação do número de pontos lesionados
em algumas folhas. Quanto às outras características
analisadas, obtiveram-se menores variâncias, como
foi o caso da nota para infecção (NT), uma variável
considerada por Cordeiro (1986), Martins Filho (1999)
e Barbieri et al. (2001) como muito confiável, apesar
de ser subjetiva. A maior variância foi observada na
população F2, em razão da maior segregação dos
genes.
Na análise da predição do ganho por seleção, o
sinal negativo é esperado porque se refere a caracte-
rísticas associadas com resistência à doenças, en-
tretanto, algumas das variáveis analisadas têm sinal
positivo (Tabela 2). Isto ocorreu com os caracteres
DML, PAFL e NLC, porque estas são funções das
Tabela 1. Médias         , variâncias (     ) e variâncias das médias )]mˆ(vˆ[ dos caracteres avaliados no ensaio de reação da soja
à Cercospora sojina Hara, em relação aos genitores e suas populações derivadas(1).
)mˆ( 2σˆ
NT NLF DMLPopulação(2)
mˆ $σ2 )mˆ(vˆ mˆ $σ2 )mˆ(vˆ mˆ $σ2 )mˆ(vˆ
P1 4,60 0,1604 0,00617 139,69 1.872,78 72,03 0,3481 0,0041 0,00016
P2 2,02 0,3236 0,01407 20,96 215,32 9,36 0,2196 0,0068 0,00029
F1 1,93 0,3886 0,01495 16,92 147,59 5,68 0,1154 0,0006 0,00002
F2 2,36 1,1585 0,00919 27,47 820,68 6,51 0,2313 0,0105 0,00008
RC1 2,57 1,0815 0,01803 19,73 279,62 4,66 0,3133 0,0235 0,00039
RC2 1,47 0,2895 0,00491 7,78 79,83 1,35 0,1322 0,0146 0,00025
PAFL NLC ID
mˆ $σ2 )mˆ(vˆ mˆ $σ2 )mˆ(vˆ mˆ $σ2 )mˆ(vˆ
P1 23,08 148,6081 5,7157 2,38 0,5604 0,0216 16,88 47,9776 1,8453
P2 2,65 9,0340 0,3928 0,47 0,1048 0,0046 1,53 3,0633 0,1332
F1 0,56 0,1478 0,0057 0,52 0,1200 0,0046 0,25 0,0486 0,0019
F2 4,69 63,3413 0,5027 0,55 0,3623 0,0029 2,98 24,8413 0,1972
RC1 12,06 228,8764 3,8146 1,00 0,7208 0,0120 3,25 20,2005 0,3367
RC2 1,66 4,9009 0,0831 0,37 0,1731 0,0029 0,46 0,4538 0,0077
(1)NT: nota para infecção; NLF: número de lesões por folíolo; DML: diâmetro médio de lesão; PAFL: porcentagem de área foliar lesionada; NLC: número
de lesões por cm2; ID: índice de doença. (2)P1: Bossier; P2: Paraná; RC1: F1 x Bossier; RC2: F1 x Paraná.
Tabela 2. Predição de ganhos por seleção dos caracteres avaliados no ensaio da reação da soja à Cercospora sojina
Hara(1).
Parâmetro NT NLF DML PAFL NLC ID
Número de indivíduos selecionados 25 25 25 25 25 25
Média original da F2 2,36 27,47 0,23 4,69 0,55 2,98
Média dos indivíduos selecionados 1,29 3,16 0,098 0,14 0,059 0,089
Diferencial de seleção -1,07 -24,31 -0,13 -4,54 -0,49 -2,89
Ganho por seleção -0,88 -37,97 0,00 0,00 0,00 -3,38
Ganho por seleção (%) -37,03 -138,23 0,00 0,00 0,00 -113,37
Média predita para o 1o ciclo após seleção 1,49 -10,50 0,45 12,37 0,779 -0,398
(1)NT: nota para infecção; NLF: número de lesões por folíolo; DML: diâmetro médio de lesão; PAFL: porcentagem de área foliar lesionada; NLC: número
de lesões por cm2; ID: índice de doença.
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outras variáveis e tiveram suas estimativas de
variância genética aditiva nulas, produzindo
herdabilidades restritas nulas que, multiplicadas pelo
diferencial de seleção, geraram predição de ganhos
iguais a zero. Dessa forma, variáveis cujos resulta-
dos esperados no ganho com a seleção sejam nega-
tivos devem ser interpretadas. Os maiores ganhos,
em porcentagem e com sinal negativo, foram predi-
tos para a variável NLF, seguido de ID, AFL e NT,
respectivamente. Nessa mesma ordem, para essas
mesmas variáveis, foram obtidas maiores estimati-
vas da herdabilidade no sentido restrito.
As interações não-alélicas foram significativas em
relação aos caracteres NT, NLF, DML e ID, mas, para
PAFL e NLC não diferiram significativamente de zero,
a 5% de probabilidade, pelo teste t (Tabela 3).
Em genótipos selecionados, o efeito gênico
aditivo é reduzido. Esse efeito é mais importante nos
caracteres de herança menos complexa. Em caracteres
quantitativos, de herança mais complexa, a contri-
buição dos efeitos gênicos decorrentes da dominância
torna-se maior (Arias, 1986). Os caracteres governa-
dos pela ação gênica decorrente da dominância não
podem ser fixados. Nesse caso a exploração da
heterozigose é a única solução (Gamble, 1962).
O efeito gênico associado à dominância foi o
parâmetro que obteve a maior estimativa (porém com
sinal negativo) e a maior variância nos caracteres ID,
NLF, DML e NT.
Apesar da decomposição não ser ortogonal, o
coeficiente de determinação (R2) dá idéia da impor-
tância de um particular efeito genético sobre a varia-
bilidade disponível dos caracteres estudados (Tabe-
la 4). Assim, não considerando o efeito da média, o
efeito genético mais importante na determinação do
Tabela 3. Significância dos parâmetros genéticos do modelo completo, ajustado com base nas médias dos caracteres
avaliados, no ensaio de reação de seis gerações de soja (P1, P2, F1, F2, RC1, RC2) à Cercospora sojina Hara(1).
NT NLF DMLParâmetro(2)
Estimativa Variância t Estimativa Variância t Estimativa Variância t
m 4,68 0,2439 9,47* 135,17 148,62 11,08* 0,3181 0,0040 5,029*
a 1,28 0,0051 18,10* 59,37 20,35 13,16* 0,0643 0,0001 6,05*
d -6,51 1,4745 -5,36* -312,57 822,15 -10,90* -0,1444 0,0294 -0,84ns
aa -1,37 0,2388 -2,81* -54,85 128,27 -4,84* -0,0343 0,0039 -0,55ns
ad -0,39 0,1120 -1,16ns -94,82 105,45 -9,23* 0,2337 0,0030 4,26*
dd 3,76 0,5941 4,88* 194,32 304,53 11,14* -0,0583 0,0121 -0,53ns
PAFL NLC ID
Estimativa Variância t Estimativa Variância t Estimativa Variância t
m 4,18 25,16 0,83ns 0,88 0,1123 2,62* 13,70 5,0265 6,11*
a 10,21 1,53 8,27* 0,95 0,0065 11,81* 7,68 0,4946 10,91*
d 5,65 186,24 0,41ns -0,95 0,7855 -1,07ns -29,44 29,4685 -5,42*
aa 8,69 23,63 1,79ns 0,55 0,1058 1,68ns -4,49 4,5319 -2,11*
ad 0,38 21,70 0,08ns -0,64 0,0859 -2,19ns -9,77 3,3559 -5,33*
dd -9,27 76,54 -1,06ns 0,59 0,3298 1,03ns 15,99 10,6503 4,90*
(1)NT: nota para infecção; NLF: número de lesões por folíolo; DML: diâmetro médio de lesão; PAFL: porcentagem de área foliar lesionada; NLC: número
de lesões por cm2; ID: índice de doença. (2)m: média das linhagens homozigóticas derivadas de F2; a: medida do efeito gênico aditivo; d: medida dos
desvios da dominância; aa: medida das interações aditivo x aditivo; ad: medida das interações aditivo x dominante; dd: medida das interações dominante x
dominante. nsNão-significativo. *Significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
Tabela 4. Decomposição não-ortogonal da soma de quadrados de parâmetros (m, a, d, aa, ad, dd), pelo método de
eliminação de Gauss dos caracteres avaliados no ensaio da reação à Cercospora sojina Hara em relação aos genitores e
suas populações derivadas(1).
NT NLF DML PAFL NLC IDFonte de variação(2)
SQ R2(%) SQ  R2(%) SQ R2(%) SQ  R2(%) SQ  R2(%) SQ R2(%)
m/a, d, aa, ad, dd 0,89 18,38 745,77 7,30 0,0041 22,81 0,71 0,33 0,03 1,64 7,66 5,22
a/m, d, aa, ad, dd 3,31 68,13 7.049,09 69,05 0,0083 45,59 208,68 97,34 1,82 94,90 117,83 80,30
d/m, a, aa, ad, dd 0,30 6,17 690,44 6,76 0,0002 0,81 0,23 0,11 0,01 0,33 6,12 4,17
aa/m, a, d, ad, dd 0,08 1,61 125,34 1,23 0,0001 0,27 3,15 1,47 0,01 0,65 0,84 0,57
ad/m, a, d, aa, dd 0,02 0,31 899,24 8,81 0,0055 30,17 0,01 0,01 0,04 2,14 9,55 6,51
dd/m, a, d, aa, ad 0,26 5,40 699,24 6,85 0,0001 0,35 1,59 0,74 0,01 0,34 4,73 3,23
Total 4,86 100,00 10.209,12 100,00 0,0181 100,00 214,37 100,00 1,92 100,00 146,74 100,00
(1)NT: nota para infecção; NLF: número de lesões por folíolo; DML: diâmetro médio de lesão; PAFL: porcentagem de área foliar lesionada; NLC: número
de lesões por cm2; ID: índice de doença. (2)m: média das linhagens homozigóticas derivadas de F2; a: medida do efeito gênico aditivo; d: medida dos
desvios da dominância; aa: medida das interações aditivo x aditivo; ad: medida das interações aditivo x dominante; dd: medida das interações dominante x
dominante.
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caráter NT foi o efeito gênico aditivo (68,13%), en-
quanto o efeito decorrente da dominância foi o de
menor importância (6,17%). Esse fato evi-
dencia a possibilidade de obtenção de materiais
homozigóticos superiores, por meio de seleção, a
partir da geração F2 e que os ganhos nos ciclos de
seleção serão satisfatórios, uma vez que o compo-
nente de natureza aditiva é de elevada magnitude.
Com relação ao caráter NT, evidencia-se que as
interações epistáticas aditiva x aditiva, aditiva x do-
minante e dominante x dominante influíram, em
7,32%, na determinação das médias das gerações es-
tudadas (Tabela 4). Logo, os resultados sugerem que
o modelo aditivo-dominante pode explicar a maior
parte das variações nesse caráter, em razão da baixa
contribuição dos efeitos das interações epistáticas.
Entretanto, o uso desse modelo reduzido está sujei-
to a um viés, porque as epistasias aa e dd foram sig-
nificativas e não devem ser desconsideradas. Esse
mesmo raciocínio pode ser estendido para os demais
caracteres.
Conforme revisão de Arias (1986), os efeitos de
dominância e as interações gênicas são de menor im-
portância nas espécies autógamas. Porém, as
interações gênicas entre genes não alélicos, ou
epistáticas, ou dialélicas, não podem ser
desconsideradas nos mecanismos genéticos bási-
cos. Modelos genéticos, que negligenciam as
epistasias, podem estar de alguma maneira viesados,
conforme Quinby (1963), citado por Scapim (1997).
Mesmo que o uso do modelo genético completo
para descrever as médias da geração seja de grande
importância para o conhecimento mais abrangente
das causas e magnitudes dos componentes genéti-
cos que controlam o caráter, pode-se também avaliar
o modelo reduzido aditivo-dominante que, além de
mais simples, tem sido rotineiramente utilizado no
melhoramento, para prover as informações indispen-
sáveis na avaliação da eficiência de métodos empre-
gados e do êxito dos mesmos.
Em todos os caracteres, considerando o modelo
reduzido aditivo-dominante, a média foi o parâmetro
em que se obteve a maior estimativa; o efeito gênico
decorrente da dominância, a maior variância, e todos
os parâmetros estimados diferiram significativamente
de zero, a 5% de probabilidade, pelo teste t (Tabela 5).
O modelo aditivo-dominante possibilita a obten-
ção de médias preditas que se correlacionam com as
médias observadas em magnitudes elevadas em to-
dos os caracteres analisados, variando de 87,84% na
característica de maior variabilidade (NLF), a 98,29%,
na PAFL (Tabela 6). No caso de NT, considerado
como o caráter mais importante entre os avaliados,
observou-se correlação de 95,09%. Esses valores
equivalem às determinações de 77,71%, 96,60% e
90,41% em relação aos caracteres NLF, PAFL e NT,
respectivamente.
O uso do modelo genético aditivo-dominante é
satisfatório para explicar o comportamento da média
das gerações, nos caracteres em estudo. A variabili-
dade aditiva, presente em F2, é relativamente superi-
or à atribuída aos desvios da dominância quanto aos
caracteres NT, NLF e NLC e o oposto ocorre em rela-
ção aos caracteres DML, PAFL e ID (Tabela 7). En-
Tabela 5. Teste de significância da nulidade de modelos menos parametrizados dos parâmetros genéticos, obtidos das
médias de seis gerações (P1, P2, F1, F2, RC1, RC2) de plantas de soja, dos caracteres avaliados no ensaio da reação à
Cercospora sojina Hara em relação aos genitores e suas populações derivadas(1).
Parâmetro(2) NT NLF DML
Estimativa Variância t Estimativa Variância t Estimativa Variância t
m 3,16 0,0040 50,12* 36,33 6,10 14,70* 0,30 0,000075 34,24*
a 1,37 0,0037 22,43* 22,08 4,34 10,60* 0,08 0,000092 8,04*
d -1,65 0,0171 -12,58* -29,88 15,86 -7,50* -0,18 0,000108 -17,03*
PAFL NLC ID
Estimativa Variância t Estimativa Variância t Estimativa Variância t
m 11,51 0,7067 13,69* 1,15 0,0040 18,16* 5,78 0,1612 14,40*
a 8,92 0,7650 10,20* 0,76 0,0041 11,84* 4,94 0,1650 12,15*
d -10,95 0,7192 -12,91* -0,81 0,0102 -8,03* -5,55 0,1658 -13,62*
(1)NT: nota para infecção; NLF: número de lesões por folíolo; DML: diâmetro médio de lesão; PAFL: porcentagem de área foliar lesionada; NLC: número
de lesões por cm2; ID: índice de doença. (2)m: média das linhagens homozigóticas derivadas de F2; a: medida do efeito gênico aditivo; d: medida dos
desvios da dominância. *Significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
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tretanto, como existe um consenso entre os pesqui-
sadores em se utilizar a nota para infecção (NT) e
considerando esta a característica de trabalho esco-
lhida, o melhorista terá possibilidade de obter mate-
riais homozigóticos superiores, a partir da geração F2.
Conclusões
1. A resistência a Cercospora sojina em soja com-
porta-se como um caráter quantitativo.
2. Os efeitos genéticos mais importantes na de-
terminação dos caracteres relacionados com a resis-
tência são os efeitos gênico aditivo e de dominância,
que se alteram de acordo com o caráter avaliado.
3. Os caracteres nota para infecção, número de
lesões por folíolo e  número de lesões por cm2 apre-
sentam maiores valores estimados de efeitos gênicos
aditivos do que efeitos gênicos de dominância;
os caracteres diâmetro médio de lesão, porcentagem
de área foliar lesionada e índice de doença compor-
tam-se de forma oposta.
4. A nota para infecção pode ser utilizada em pro-
gramas de melhoramento para resistência a
Cercospora sojina.
5. Os caracteres nota para infecção, número de
lesões por folíolo, diâmetro médio de lesão e índice
de doença apresentam interações epistáticas signifi-
cativas, e devem ser avaliados pelo modelo
aditivo-dominante-epistático; os caracteres porcen-
tagem de área foliar lesionada e número de lesões
por cm2 podem ser analisados utilizando o modelo
aditivo-dominante.
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